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微 卫 星 分 析 9 个 哲 罗 鱼 野 生 群 体 的 遗传 多 样 性 
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摘要 : TD fü(Hucho taimen) 是 我 国 珍稀 的 土著 冷水 性 鱼 类 ,目前 已 处 于 濒危 状态 。 为 了 解 哲 罗 鱼 的 利 
多 样 性 和 遗传 结构 ,该 研究 利用 20 对 微 卫 星 标记 对 9 个 野生 哲 罗 鱼 群体 进行 了 分 析 。 结 果 表 明 : 9 个 哲 胃 
的 观测 杂 合 度 在 0.0994 一 0.8882， 期 望 杂 合 度 在 0.2005 一 0.8759, PIC 指数 在 0.3432 一 0.5261， 其 中 呼 玛 河 群 全 
传 多 样 性 较 低 。 和 群体 间 的 Fst 在 0.0246 一 0.2333 (P«0.0001), Nm 在 0.8216 一 9.9292， 和 群体 间 遗 传 分 化 较 明 显 ， 
交流 少 ， 和 群体 的 同胞 系 比 例 在 27.78% 一 90.91%， 说 明 近 交 压 力 较 大 ,可 能 经 历 过 遗传 瓶颈 或 存在 这 样 的 风 
AMOVA 分 析 表 明 ， 和 群体 间 各 基因 座 遗 传 分 化 系数 的 均值 为 0.1081; 聚 类 分 析 结 果 显 示 北 极 江 段 群体 独立 为 一 文 ， 
呼 玛 河 群 体 与 乌 苏 里 江 各 群体 聚 为 一 文 ， 黑龙 江 中 上 游 各 群体 聚 为 一 文 。 这 些 结果 表明 ， 哲 罗 鱼 资源 量 的 减少 已 
经 影响 了 群体 间 的 基因 交流 。 应 杜绝 对 哲 罗 鱼 资源 破坏 性 捕捞 ， 同 时 加 强 群体 间 基 因 交 流 ， 以 期 达到 全 面 保护 哲 
罗 鱼 种 质 资源 的 目的 。 
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Analysis of genetic diversity on 9 wild stocks of Taimen 
(Hucho taimen) by microsatellite markers 


LIU Bo"?, KUANG Yov-Yi', TONG Guang-Xiang!, YIN Jia-Sheng'" 


(1. Heilongjiang River Fisheries Research Institute, Chinese Academy of Fishery Sciences, Harbin 150070, China 
2. College of Fisheries and Life Science, Shanghai Ocean University, Shanghai 201306, China) 


Abstract: Taimen (Hucho taimen) is a native fish species in China and it is in the state of endangerment. To explain 
clearly the genetic diversity and genetic structure, 9 wild populations of taimen were investigated using 20 microsatellite 
markers. The results showed that their observed heterozygosity ranged from 0.0994 to 0.8882, the expected 
heterozygosity varied from 0.2005 to 0.8759, and the range of PIC index was from 0.3432 to 0.5261 while population 
from Huma River had low genetic diversity. Fst of matching group ranged from 0.0246 to 0.2333 (P«0.0001)and Nm 
varied among 0.8216 to 9.9292, which indicated that the genetic differentiation was remarkable among populations.The 
half/full-sib family tests detected a proportion of half/full-sib family groups varying among 27.78% to 90.9196, showing a 
high inbred pressure and a risk of bottlenecks experienced by most groups. The AMOVA results showed that the global 
Fst was 0.1081; the clustering result showed that individuals from Beiji tributary of Heilongjiang River clustered as one 
clade, all individuals from Huma River and Wusuli River clustered as one clade and all individuals from the upper 
reaches of the Heilongjiang River clustered as another clade. All these results indicated that the decrease of taimen 
resource has affected the gene exchange among their populations. In order to achieve full protection of taimen germplasm 
resources, we should put an end to the destructive fishing for taimen and promotegene exchange among their populations. 
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TI 7 fü (Hucho taimen) J& ft JÉ H (Samoni- 利 亚 的 贝加尔 湖 流 域 及 中 国 的 黑龙 江 流域 、 额 尔 齐 
































formes) 钙 科 (Salmonidea) 哲 罗 鱼 属 (Buwcpno)， 历 史上 斯 河流 域 (Holcik et al, 1988; Li et al, 1966) 等 地 区 。20 
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泛 分 布 于 东北 欧 的 伏尔加 河 、 皮 乔 拉 河 ， 西 伯 世纪 50—60 年 代 , 在 黑龙 江 、 乌 苏 
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水 系 中 均 存 在 有 哲 罗 鱼 群体 , 但 是 ， 由 于 近 几 十 年 
来 栖 上 县 地 环境 的 恶化 、 产 卵 场 的 破坏 及 过 度 捕 捞 导 
致 其 野生 资源 量 急剧 下 降 。 目 前 仅 在 黑龙 江上 游 、 
乌 苏 里 江 流域 和 新 疆 的 哈 纳 斯 湖 存在 一 定数 量 的 哲 
罗 鱼 群体 ， 其 他 原 栖息 地 种 群 已 经 消失 或 仅 存 零星 
个 体 (Ren et al, 2002; Dong et al, 1998a), 1998 年 被 
列 为 我 国 濒危 物种 (Le & Chen, 1998)。 有 学 者 研究 了 
哲 罗 鱼 的 种 群 结构 、 资源 量 、 分 布 区 域 等 现状 (Jiang 
et al, 2004; Yin et al, 2003; Ren et al, 2002; Dong et al, 
1998b; Li et al, 1966), 发 现 近 20 年 来 哲 罗 鱼 的 资源 
量 下 降 较 快 , 尤其 是 从 1998 一 2003 年 , 乌 苏 里 江 流 
域 的 哲 罗 鱼 资源 量 下 降 了 50%。 由 此 可 见 ， 保 护 哲 罗 
鱼 的 种 质 资源 及 资源 量 势 在 必 行 。 为 更 好 地 扩大 有 
效 繁 殖 哲 罗 鱼 群体 和 恢复 其 资源 量 ， 有 必要 从 拥有 
更 丰富 信息 量 的 基因 组 角度 出 发 ,利用 分 子 生物 学 
方法 , 掌握 哲 罗 鱼 的 遗传 多 样 性 现状 和 种 群 遗 传 结 
构 。 































































































































































































目前 利用 分 子 生物 学 方法 对 哲 罗 鱼 种 质 资 源 
的 研究 报道 较 少 ， 且 过 去 几 年 ， 由 于 已 知 的 哲 罗 
DNA 序列 较 少 , 其 可 用 的 微 卫 星 分 子 标记 较 少 , f 
究 多 采用 了 AFLP 标记 (Kuang et al, 2007; Tong et 
al, 2009)， 该 方法 对 实验 技术 和 DNA 质量 要 求 较 高 ， 
存在 一 定 的 局 限 性 。 在 利用 微 卫 星 标记 方面 由 于 
可 用 标记 缺少 , 仅仅 是 对 个 别 江 段 的 哲 罗 鱼 群 体 
析 (Liang et al，2004) 和 在 亲子 鉴定 方面 的 应 月 
(Zhang et al, 2010)。 随 着 目前 哲 可 用 的 微 卫星 
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标记 逐渐 增多 (Froufe et al, 2004; Hatakeyama et al, 
2005; Tong et al, 2006a, 2006b)， 有 必要 对 黑龙 江 流 
域 和 乌 苏 里 江 流域 的 哲 罗 鱼 野生 群体 的 遗传 多 样 
性 进行 更 全 面 的 分 析 。 本 研究 利用 20 对 微 卫 星 标 
记 对 黑龙 江 流域 和 乌 苏 里 江 流域 哲 罗 鱼 9 个 群体 的 
遗传 多 样 性 、 遗 传 结构 及 基因 流 进 行 了 分 析 ， 以 期 
为 哲 罗 鱼 的 种 质 资源 保护 提供 参考 依据 。 

1 ”材料 与 方法 

实验 材料 

九 个 野生 哲 罗 鱼 群 体 共 161 尾 ， 剪 取 鳍 条 , 用 


75% 乙 醇 固 定 保存 , 采样 地 点 及 样本 数量 见 表 1 及 
图 1。 































































































1.1 






































表 1 采样 地 点 与 样本 数量 


Tab.1 The sampling sites and the number of sample 





















































群体 样本 数量 0 采样 时 间 采样 地 点 

Pops Sample size Sampling time Sampling location 
HT( 虎 头 ) 30 2005-10 乌 苏 里 江 虎 头 江 段 
ZJ ( 抓 吉 ) 24 2005-10 乌 苏 里 江 抓 吉 江 段 
HQ( 海 青 ) 9 2006-10 乌 苏 里 江海 青 江 段 
HM( 呼 玛 ) 23 2003-10 黑龙 江 流域 呼 玛 河 
BJ( 北 极 ) 6 2007-10 黑龙 江上 游 北极 江 段 
BH( 北 洪 ) 1 2007-10 黑龙 江上 游 北 洪江 段 
LG( 洛 古 ) 1 2007-10 黑龙 江上 游 洛 古河 
XK( 进 克 ) 2007-10 adn 中 上 游 偿 克 江 
GH( 根 河 ) 8 2008-10 内 蒙古 根 河 
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* 采样 点 
比例 尺 1:400 000 











图 1 











Fig. 1 
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采样 点 图 示 
Sampling sites were showed in the map 
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1.23 基因 组 DNA 的 提取 


将 鱼 条 样品 取出 , 在 超 
精 后 采用 酚 、 
凝 胶 电泳 检测 ， 用 紫外 分 


度 后 备用 。 





1.3” 微 卫星 引物 1 
本 研究 第 选 出 

















微 卫 星 分 析 9 个 哲 罗 











纯 水 中 反复 清洗 除去 酒 











氯仿 提取 样品 DNA, 用 1. 
> 光 光 度 计 测定 其 
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20 对 能 稳定 扩 增 且 条 带 清晰 的 








罗 鱼 野生 群体 的 遗传 多 样 性 











中 ，HtaCA25、 
本 实验 室 自 行 




















微 卫星 引物 , 用 于 9 个 群体 的 遗传 多 样 性 


分 析 。 


HtaCA69、HtaCA63、HtaCA101 由 
发 (Tong et al, 2006b), 
自 GenBank (Froufe et al, 2004; Hatakyama et al, 














2005)， 引 物 序 列 信 息 见 表 2. 


14 PCR 扩 增 及 电泳 


PCR 扩 增 反应 采用 15 pL 体系 , HPEH 


X2 20 对 微 卫星 引物 信息 


Tab.2 Twenty SSR primers available to Hucho taimen 























LER 引物 序列 退火 温度 扩 增 产物 大 小 (bp) 
Locus Primer sequences TM Segment size obtained by PCR(bp) 
CAACGGACATTTCATTGGG 
1INRA 55 285—404 
GGTGTTTATTGGGCTAAAGAG 
ATATTTCCCTTGGCACATCG 
1UoG 55 203—221 
AGAAGACCAGTCCTGCCTTG 
CCACTITGTAACACCACATGTG 
24TUF 60.5 203—221 
CTGACCAGGAGCAGCTCTG 
GTCACTIATTCTCTTCAGGCATTTATTA 
HtaCA25 46 223—230 
TTGGGATGATACAGGGTTTTTAC 
GCTCCCGCTCCAGTCTAC 
HtaCA63 52 310—358 
ACGGACAACTCCACCCTACT 
GCAGGCTCTCGCACTAACA 
HtaCA69 55 162—264 
CTGTCCCATTTGATGTCTGATAA 
GCATGATACTGACACAAGGGG 
75TUF 58 162—194 
GATCTTGTTAACCTCTCCGGG 
CCAACTCCCGTATCCTCAGA 
87TUF 54 84—113 
TGCCTTTCAGAAGGTGGC 
GTCGTTTGCCTCACCTCATA 
HtaCA101 55 176—201 
CGTIACAGCCACATTCCTACAA 
TGTGAAAGACAATGCCATTC 
08INRA 54 151—182 
CCTCCAAATCACTAAGTCCA 
ATTCCCAAGTCCTTCAAGTCTG 
11TUF 54 160—187 
TGCTIACAAAGGAGCAAATGG 
AGACGGCTTTAACAACCCCT 
20TUF 55 197—239 
TGTCTGCATATGTCAGCTTGC 
ATACCACATTAATGCATTCCCC 
34TUF 58 212—218 
GAGCAGGACGGAGAGAGATG 
GCAAGGTGTGTGTGAGGTGTA 
HtaCAI51 56 320—346 
TGTGTGTGTGTGACTGAGAGAGTAA 
TTCCATCTGCTGAGACATGC 
165TUF 55 140—-146 
GTGCTTCTTCAGGAACAGCC 
AACCGTCCCCTAACCCAAT 
HtaCA172 60 386—478 
TGCTTACCTCTCCCCAAAGT 
TCTGAGCGTTTGTTGAATGTAA 
HtaCA183 60 161—191 
GCCGAGCAGTGTGTGAGTTA 
GCCGAGCAGTGTGTGAGTTA 
HtaCA185 60 165—188 
TCTGAGCGTTTGTTGAATGTAA 
AGCGGAAATAGCAGGAGGTT 
203A 52 153—154 
GAATACCACAGCCCAGCATT 
CAGTGTGCTTTGTGGTGAC 
1002UW 54.5 178—191 


GAGACGGCTGAGAACTAGG 





其 余 标 记 来 


E20 ng/uL 


600 动 


DNA 模板 1 uL, Tag DNA 聚合 酶 0.6 U, 10xPCR 
Buffer 1.5 uL, dNTP (2.5 mmol/L) 1.2 uL, MgCl, 
(25mmol/L) 0.9 uL, 10 umol/uL 上 下 游 引 物 各 0.5 
uL, 无 菌 水 补足 15 uL. PCR 反应 程序 为 94 C 
变性 5 min; 94 'C 变 性 30 s, 退火 30 s, 72 "C30 s, 30 
个 循环 ， 最 后 72 CátffilOmin. 

PCR 扩 增 产物 用 8% 非 变性 聚 肉 烯 酰胺 凝 胶 
ik (8 V/cm, 4 C, 8~10 hh) 进行 检测 ,经 银 染 后 ,用 
扫描 仪 扫描 成 像 。 
1.55 数据 分 析 





























区 



















































































利用 gel-pro 软件 (version4.5) 分 析 所 获得 的 微 
卫星 指纹 图 ， 由 Genepop (version4.1) 进 行 各 基因 座 


























间 连 锁 不 平衡 分 析 ， 卡 方 检验 估计 Hardy-Weiberg 
平衡 偏离 ， 用 Popgene (version1.32) 分 析 以 下 参数 : 
基因 频率 P、 观 测 等 位 基因 NXs、 有 效 等 位 基因 Ne. 
Shannon 多 样 性 指数 I. 观测 杂 合 度 Ho WERE 
BE Hes Neis 遗传 距离 D 和 遗传 相似 系数 S. xui 
偏离 指数 d, 多 态 信息 含量 PIC 使 用 Bostein 公式 计 
算 (Bostein et al, 1980). 
用 AMOVA 方法 分 析 群 体 间 全 局 (Globle) F £i 
计量 及 群体 间 配 对 的 遗传 分 化 Fst (pariwise Fst), 
并 进行 置换 检验 (Permutaion tests,10 000 次 )。 使 用 
软件 NeEstimator (version 1.3)， 采 用 Linkage 
Disequilibrium (Robin, 2006; Waples et al, 2008) 和 
Heterozygote Excess 两 种 方法 估算 有 效 群 体 的 大 小 ， 
] Kingroup (version20080229b) 进 行 全 同胞 和 半 同 
胞 系 的 检测 (Konovalov et al, 2004). 

按照 Wright 的 方法 计算 反映 基因 流 强度 的 群 
体 每 代 迁 移 数 Nm， 其 关系 式 为 : Nm=(1-Fsb/4 Fst. 
使 用 Bottleneck 遗传 瓶颈 分 析 软 件 检测 各 群体 遗传 
瓶颈 ， 采 用 Stepwise Mutation Model (SMM), 
Infinite Allele Model IAM) 以 及 Two Permutation 
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Model (TPM) (70% IAM, 70% SMM) 这 3 种 模型 进 
行 评估 (Comuet et al, 1996). 

采用 phylip (version3.69) 软 件 ， 以 UPGMA 
(Unweighted Pair Group Method with Arithmetic 
mean) 法 进行 聚 类 分 析 并 构建 系统 发 生 树 ， 遗 传 距 
离 利 用 Neis 公式 计算 。 







































































2 结 R 
2.4. ”遗传 多 样 性 分 析 

各 群体 的 观测 等 位 基因 X、 有 效 等 位 基因 Non 
Shannon 多 样 性 指数 TI、 观测 杂 合 度 Ho HERE 
E 及、 遗传 偏离 指数 dg、 多 态 信息 含量 PIC 等 遗传 



































多 样 性 参数 见 表 3。 从 表 中 可 以 看 出 ,Ns。、N。、 人 
PIC 这 4 个 参数 的 值 都 是 北 洪 (BH) 和 群体 最 高 ， 呼 玛 
i (HM) 群 体 最 低 。9 个 群体 的 多 态 信息 含量 PIC 
为 0.3432~0.5261， 其 中 北 洪 (BH) 群 体 最 大 ， 呼 玛 
(HM) 群 体 最 小 。 

全 局 Hardy-Weiberg 检验 表明 ,20 个 位 点 除 
203A 外 均 有 不 同 程 度 的 偏离 Hardy-Weiberg 平衡 ， 
而 对 各 个 群体 的 HW 检验 发 现 ， 除 虎 头 (HT) 群体 
外 ,其 余 各 群体 均 有 30% 左 右 的 位 点 偏离 HW 平衡 
(P«0.05), 其 中 BH 群体 最 多 达到 了 12 个 ( 表 4). 分 
析 各 个 群体 的 遗传 偏离 指数 d 发现, 除 BH 群体 遗 
传 偏离 指数 d 为 正 数 外 ,其 他 群体 均 为 负数 ,说 
大 多 数 群体 遗传 偏离 平衡 表现 为 杂 合 子 缺 失 ， 其 中 
BH. GH 这 2 个 群体 遗传 偏离 程度 较 高 。 

2.2 ”群体 遗传 分 化 分 析 

群体 间 配 对 遗传 分 化 度 (Fst) 和 基因 流 (Nm) 
分 析 见 表 5。 全 局 Fst 和 群体 间 配 对 Fst 分 析 结 果 发 
现 , 总 的 群体 间 遗 传 多 样 性 为 0.1081, 群体 间 方 差 
组 分 占 总 方差 的 10.81%， 并 达到 极 显著 水 平 
(P<0.0001), 种 群 的 遗传 多 样 性 主要 分 布 在 种 群 内 ， 
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表 3 9 个 群体 的 遗传 多 样 性 检测 


Tab. 3 Genetic diversity analyses for Hucho taimen in nine populations 








群体 观测 等 位 基因 ”有效 等 位 基因 Shannon 指数 观测 杂 合 度 。 期 望 杂 合 度 遗传 偏离 指数 多 态 信息 含量 
pops Na Ne T H, He d PIC 
HT 3.80 2.5687 0.8910 0.5233 0.4838 —0.1335 0.4275 
ZJ 3.40 2.3858 0.8741 0.5458 0.5013 —0.1489 0.4322 
HQ 3.70 2.6030 0.9719 0.6658 0.5600 —0.2465 0.4764 
HM 2.70 2.0402 0.6745 0.4565 0.4012 —0.1555 0.3432 
BJ 3.35 2.3584 0.7760 0.4219 0.4307 —0.0006 0.3700 
BH 3.95 2.8589 1.0795 0.3818 0.6156 0.3863 0.5261 
LG 3.05 2.2650 0.7169 0.4318 0.4121 —0.0434 0.3451 
XK 3.25 2.3250 0.7846 0.4778 0.4438 —0.0667 0.3764 
GH 3.15 2.4283 0.8269 0.6533 0.4834 —0.3159 0.4071 
平均 (means) 3.37 2.4259 0.8439 0.5064 0.4813 0.4116 
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表 4 各 位 点 哈代 温 伯 格 平衡 检验 


Tab. 4 HW-equivalence results of each population at each locus 
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+: 表示 偏离 哈代 温 伯 格 平衡 (P<0.05); — : 





NONE 
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tL 


























十 


未 偏离 平衡 ,NONE 表示 在 该 位 点 未 检测 到 信息 。 
+ denotes Hardy-Weinberg disequilibrium (P«0.05), — denotes Hardy-Weinberg equilibrium, NONE mean no information in this locus. 








R5 群体 间 遗 传 分 化 度 Fst( 对 角 线 上 ) 和 基因 流 Nm( 对 角 线 下 ) 


Tab.5  Pairwise Fst values (above diagonal) and Gene flowNm (under diagonal) between all pairs of geographic populations 








tL 








+ 十 十 十 





群体 虎 头 抓 吉 海 青 呼 玛 北极 北 洪 洛 古 3b vu 根 河 
Pops HT ZJ HQ HM BJ BH LG XK GH 
HT 0.0481* 0.0578* 0.1161* 0.0970* 0.1680* 0.0985* 0.1102* 0.0874* 
ZJ 4.9497 0.0246* 0.0682* 0.0656* 0.1559* 0.0714* 0.1004* 0.0935* 
HQ 4.0790 9.9292 0.0781* 0.0928* 0.1284* 0.1080* 0.0938* 0.0918* 
HM 1.9029 3.4168 2.9494 0.1139* 0.2333* 0.1627* 0.1767* 0.1827* 
BJ 2.3271 3.5604 2.4431 1.9447 0.1577* 0.0495* 0.0411* 0.0637* 
BH 1.2384 1.3537 1.6969 0.8216 1.3353 0.1793* 0.1480* 0.1382* 
LG 2.2886 3.2509 2.0648 1.2867 4.7995 1.1443 0.0364* 0.0738* 
XK 2.0192 2.2410 2.4167 1.1645 5.8387 1.4394 6.6276 0.0507* 
GH 2.6098 2.4238 2.4739 1.1181 3.6722 1.5587 3.1362 4.6849 


*#: 差异 显著 (P<0.0001)。 
* denotes as significant different (P«0.0001). 


占 变异 成 分 的 89.1996, 配对 群体 间 的 Fst 在 
0.0246~0.2333， 且 均 达 到 极 显著 水 平 (P«0.0001), 
Nm 在 0.8216—9.9292, ZJ Ej HQ 之 间 遗 传 分 化 度 最 
小 , 基因 流 最 大 , BH 与 HM 之 间 遗 传 分 化 度 最 大 ， 
基因 流 最 小 。 

2.3 ”遗传 瓶颈 检测 

通过 Bottleneck 对 各 和 群体 的 遗传 瓶颈 检测 发 现 ， 
ZJ 和 HM 群体 在 IAM 和 TPM 模型 下 都 表现 出 杂 合 
子 过 剩 (P<0.001) 现 象 ， 且 表现 出 偏离 L-shaped 分 
fi; HQ 和 BH 群体 则 在 这 两 种 模型 下 都 表现 出 杂 
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合子 过 剩 现象 (P<0.001), 但 未 偏离 L-shaped 的 分 
fi; HT 群体 则 在 IAM 模型 下 表现 出 极 显著 的 杂 
合子 过 剩 现 象 (P<0.0001)， 且 表现 出 偏离 L-shaped 
分 布 ; 而 GH, XK 这 上 两 个 群体 只 检测 到 偏离 
L-shaped 分 布 , 而 在 3 种 模型 下 都 未 检测 到 杂 合 子 
过 剩 。 从 总 体 来 看 以 上 这 几 个 群体 在 历史 上 都 很 
有 可 能 经 历 过 遗传 瓶颈 (Comuet et al,1996). 
2.4 有 效 群 体 估 计 和 同胞 家 系 的 检测 

使 用 软件 NeEstimator (version 1.3) 检 测 有 效 群 
体 ， 其 中 采用 连锁 不 平衡 计算 方法 (Linkage 
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动 





Disequilibrium) 检 测 时 ,HT 群体 的 有 效 群 体 数量 最 
K, 为 74.6; BH 群体 最 小 , 仅 为 6.2。 然 而 ，BJ、 


HM, HQ. LG 在 内 的 几 个 群体 通过 
法 检测 到 有 效 群 体 (Robin, 2006; Waples et al, 2008), 
而 通过 杂 合 子 过 剩 计算 方 法 (heterozygote excess) 





























































































































该 计算 方法 





研 究 


这 4 个 群体 同胞 对 比例 低 于 50%, 其 余 各 群体 属于 


同胞 对 的 个 体 , 占 总 样本 比例 都 高 于 70%， 其 中 











RJE 














最 高 ,达到 了 90.9196. 





同胞 对 比例 都 较 大 。 
2.5 群体 间 遗 传 距离 及 聚 类 分 析 





总 体 来 说 ， 
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各 群体 检测 








| 





P BH 
到 的 














































































































TME XK 群体 的 有 效 群 体 数 量 最 大 为 41.4, 而 HQ 利用 Popgene 软件 计算 了 群体 间 Nei 氏 遗 传 距 
群体 最 小 仅 为 4.6。 从 总 体 的 趋势 来 看 , 9 个 群体 的 离 D 和 遗传 相似 系数 S, IUR 6。 各 群体 间 以 HM 
有 效 群 体 数 量 都 较 小 , 通过 同胞 家 系 的 检测 证 明了 ”与 BH 之 间 遗 传 距离 最 大 (D 为 0.3031), 而 遗传 相 
这 一 点 。 在 采用 Kingroup 进行 的 同胞 对 检测 中 9 ”” 似 系数 最 低 (S 为 0.7386); HQ 与 ZJ 之 间 遗 传 距离 
个 群体 中 共 检 测 出 66 个 同胞 / 半 同 胞 对 , 包含 113 ”最 小 (D 为 0.0436), 而 遗传 相似 系数 最 高 (S. 为 
个 个 体 ,， 占 所 有 个 体 数 的 70.1896, 除 LG、XK、GH 0.9573). 
表 6 群体 间 Nei 氏 遗 传 距离 D( 对 角 线 下 ) 和 遗传 相似 系数 S( 对 角 线 上 ) 
Tab.6 Nei's genetic distance (under diagonal) and Genetic similarity coefficient(above diagonal) 
between all pairs of geographic populations 
群体 虎 头 抓 吉 海 青 呼 玛 北极 北 洪 洛 古 BIA 根 河 
Pops HT ZJ HQ HM BJ BH LG XK GH 
HT iiia 0.9476 0.9268 0.8978 0.9037 0.7895 0.8995 0.8765 0.9013 
ZJ 0.0538 ids 0.9573 0.9376 0.9267 0.7949 0.9057 0.8706 0.8863 
HQ 0.0760 0.0436 oid 0.9238 0.8817 0.7957 0.8621 0.8638 0.8620 
HM 0.1078 0.0644 0.0792 MORS 0.9038 0.7386 0.8589 0.8376 0.8302 
BJ 0.1013 0.0761 0.1260 0.1012 Tu 0.8091 0.9493 0.9485 0.9311 
BH 0.2363 0.2295 0.2285 0.3031 0.2118 Xem 0.7706 0.7884 0.7938 
LG 0.1059 0.0990 0.1484 0.1521 0.0520 0.2605 ia 0.9549 0.9209 
XK 0.1318 0.1386 0.1465 0.1773 0.0529 0.2377 0.0462 WEN 0.9307 
GH 0.1039 0.1207 0.1485 0.1861 0.0714 0.2310 0.0824 0.0718 T 
根据 Nei 氏 遗 传 距离 运用 UPGMA 法 对 9 个 哲 3 d it 
罗 色 群体 进行 聚 类 分 析 , 见 图 2。 从 聚 类 图 可 以 看 "TT à 
Wo AMMPLSIMINIX dou. z. ao, d Reat 
n PUR BH, GH. LG. XK À 家 为 一 d i 种 群 遗 传 多 样 性 是 衡量 某 个 物种 资源 量 的 一 
BAD EID i 要 依据 ， 也 是 生命 进化 和 适应 环境 的 基础 。 有 
效 等 位 基因 Nes 观测 杂 合 度 Hox 期 望 ARSE He 
BJ MSS 
多 态 信 息 含量 PIC 等 都 是 反映 群体 遗传 多 样 性 的 度 
t, 其 数值 越 大 ,表示 遗传 多 样 性 越 高 ,， 基 因 丰 富 
度 越 高 (Robin, 2006)。 期 望 杂 合 度 He 也 称 为 基因 
多 样 度 ， QUU 群体 遗传 变 


—1000 


图 2 9 个 哲 罗 
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Fig.2 Nine populations” UPGMA dendrogram of 
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望 杂 合 度 大 小 近似 的 反映 出 
Re E 








而 且 
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要 的 一 点 是 在 样本 量 较 小 的 情况 下 ， 实 验 中 观测 到 
的 每 位 点 等 位 基因 数 、 平 均等 位 基因 数 及 基因 丰富 
度 指数 均 会 受到 一 定 程度 的 影响 , 但 一 般 情 况 下 却 
和 期 望 杂 合 度 无 明显 相关 性 (Yan & Zhang, 
2004)。 哲 罗 鱼 由 于 野生 种 群 数 量 少 ， 处 于 濒危 状态 ， 
样本 采集 困难 ,因而 必须 在 小 样本 量 的 情况 下 获得 
足够 多 的 遗传 数据 ,因而 在 本 实验 中 期 望 杂 合 度 在 
反映 群体 遗传 结构 变异 上 具有 非常 重要 的 参考 价 








值 。 本 实验 ! 
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6 期 刘 博 等 ; 微 卫星 分 析 9 个 哲 罗 鱼 野生 群体 的 遗传 多 样 性 603 














期 望 杂 合 度 He Æ 0.3467~0.6411， 处 于 中 等 偏 低 的 
水 平 。9 个 群体 中 , HM 群体 的 期 望 杂 合 度 较 低 ， 这 
可 能 是 
与 其 他 黑龙 江 流 域 群体 的 基因 交流 相对 较 少 。 
Hardy-Weinberg 检验 的 结果 显示 每 个 群体 都 有 部 
分 位 点 偏离 平衡 。 近 年 来 哲 罗 鱼 的 资源 量 下 降 ， 时 
生 群 体 数 量 较 少 , 群体 内 近 交 严重 , 这 很 可 能 是 造 
成 位 点 偏离 HW 平衡 的 主要 原因 (Antoro et al, 
2006)， 而 对 各 群体 同胞 系 检测 的 结果 也 印证 了 这 
一 点 。 而 对 多 态 性 PIC 指数 的 检测 也 显示 9 个 群体 
中 HM 群体 遗传 多 样 性 偏 低 ， 进 一 步 说 明了 由 于 环 
境 恶 化 及 过 度 捕捞 导致 呼 玛 河 哲 罗 鱼 资源 量 严 
FEE, 特别 是 繁殖 群体 数量 减少 (Hong，2003; 
Wright，1978) 造 成 了 严重 的 近 交 行为 ， 从 而 导致 其 
遗传 多 样 性 较 低 。 而 呼 玛 河 作为 完全 在 我 国境 内 的 
河流 ,其 野生 哲 罗 鱼 群 体 无 法 像 其 他 黑龙 江干 流 群 
体 一 样 存在 和 俄罗斯 境内 群体 的 基因 交流 (Yin et 
al，2003)， 因 此 有 必要 加 强 对 其 繁殖 群体 的 保护 以 
及 和 其 它 群 体 间 的 基因 交流 以 防止 过 度 的 近 交 行 
为 ， 从 而 使 群体 的 遗传 多 样 性 得 到 保护 。 
3.2 ”群体 遗传 分 化 与 基因 流 

本 研究 显示 群体 间 遗 传 变 异 占 总 变异 的 
10.81%, 群体 间 遗 传 变 异 显 著 ; Pairwise Fst 在 
0.0246~0.2333， 大 部 分 在 0.05~0.25, 表明 9 个 哲 罗 
鱼 群 体 间 遗 传 分 化 程度 属于 较 高 的 水 平 (Palstra et 
al, 2007)， 这 可 能 与 哲 罗 鱼 的 产 卵 习性 有 关 。 哲 罗 鱼 
通常 在 一 次 繁殖 时 是 一 雄一 此 繁殖 (Holcik et al, 
1988)， 容 易 造 成 不 同 江 段 的 个 体 产生 较为 明显 的 
遗传 分 化 。 而 对 基因 流 Nm 的 分 析 结 果 显 示 , 9 个 群 
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于 HM 群体 位 于 黑龙 江上 游 支流 呼 玛 河中 ， 


段 时 期 内 却 会 导致 杂 合 度 的 持续 性 降低 。 在 经 历 过 
遗传 瓶颈 之 后 ,种 群 的 增长 程度 决定 了 杂 合 度 下 降 
的 程度 ( Nei et al, 1975)。 从 长 期 来 看 , 单 次 的 遗传 
瓶颈 (或 建立 者 效应 ) 对 遗传 多 样 性 和 遗传 变异 的 影 
响 不 会 太 大 , 但 连续 性 的 瓶颈 效应 却 会 造成 遗传 变 
异 的 增加 和 遗传 多 样 性 的 降低 (Clegg et al, 2002; 
Pruett & Winker, 2005)。 如 果 此 时 种 群 的 数量 得 不 到 
恢复 ， 由 于 遗传 漂 变 ,， 有 可 能 是 种 群 基因 库 中 有 益 
基因 的 迅速 丢失 而 最 终 导 致 物种 的 灭绝 。 本 研究 显 
示 哲 罗 鱼 野生 群体 面临 遗传 瓶颈 的 风险 ,而且 群 体 
之 间 的 基因 交流 较 低 ， 这 与 哲 罗 鱼 的 资源 调查 显示 
其 资源 量 呈 逐年 下 降 的 趋势 是 分 不 开 的 (Dong et al, 
19982). Bottleneck 的 检测 结果 很 可 能 是 近期 的 有 效 
群体 (NW) 减少 所 带 来 的 经 历 遗 传 瓶 贷 的 风险 
(Cornuet & Luikart, 1996), 特别 是 近年 来 的 资源 调 
查 显 示 , 在 我 国境 内 的 内 河中 , 哲 罗 鱼 的 繁殖 群体 
几乎 消失 ,黑龙 江 和 乌 苏 里 江干 流 中 的 个 体 多 来 自 
俄罗斯 境内 的 支流 (Yin et al, 2003), 而 且 本 研究 显 
示 呼 玛 河 作为 我 国境 内 为 数 不 多 的 尚 有 哲 罗 鱼 时 
生 群 体 的 内 河 ， 其 种 群 多 样 性 较 干流 群体 低 ， 如 果 
不 及 时 加 以 保护 ,其 哲 罗 鱼 种 群 很 可 能 也 会 面临 消 
失 的 威胁 。 

Chesser (1991) 的 社会 模型 揭示 出 通过 保护 现 
有 的 繁殖 群体 来 保持 遗传 血统 的 稳定 性 能 够 有 效 
地 维持 遗传 多 样 性 。 所 以 , 在 保护 哲 罗 鱼 的 工作 中 ， 
设立 自然 保护 区 ， 保 护 好 现 有 的 产 卵 群体 ,对 维持 
其 遗传 基因 库 的 丰富 程度 意义 重大 。 但 针对 现在 各 
野生 群体 间 基 因 交 流 较 少 这 一 问题 , 特别 是 对 于 呼 
玛 河 群体 这 样 遗传 丰富 度 较 低 的 群体 , 可 以 引入 与 























































































































































































































































































































体 之 间 除 HM 群体 与 GH、BH 这 2 个 群体 之 间 的 
Nm<1 外 ,其 余 Nm>1, 平均 值 为 2.4405, 该 值 大 于 
佟 广 香 等 (Tong et al, 2009) 研 究 黑 龙 江 流 域 5 个 哲 
罗 鱼 群体 所 得 的 Nm 值 。 理 论 上 Nm <1 时 ,遗传 漂 
变 是 群体 间 遗 传 分 化 的 主要 因素 ,遗传 漂 变 能 够 导 














































































































致 某 些 等 位 基因 消失 ,改变 群体 的 遗传 结构 (Slatkin， 











1987); Nm>l 时 ， 基 因 流 足以 抵制 遗传 漂 变 的 作用 ， 
同时 防止 群体 分 化 (Plosky et al,1993)。 本 实验 研究 
的 9 个 群体 之 间 的 基因 交流 大 部 分 能 够 阻止 遗传 漂 
变 引 起 的 遗传 分 化 , 但 HM 群体 与 GH、BH 这 三 个 
群体 之 间 基 因 交 流 较 少 ,遗传 漂 变 已 经 成 为 遗传 结 
构 的 主导 因素 ， 需 要 引起 足够 重视 ,加强 该 群体 与 
其 他 野生 群体 间 的 基因 交流 。 
3.3 ”遗传 瓶颈 和 种 质 资 源 保 护 

有 研究 表明 , 在 短期 内 ,遗传 瓶颈 的 发 生 可 能 
只 会 导致 基因 丰富 程度 的 下 降 , 但 在 今后 较 长 的 一 



































































































































其 亲缘 关系 较 远 的 群体 进行 交配 以 丰富 其 后 代 的 
遗传 信息 量 (Clegg et al, 2002; Pruett & Winker, 
2005)， 从 而 弥补 由 于 基因 漂 变 导致 的 遗传 信息 的 
ER. 

本 研究 利用 微 卫星 标记 研究 了 9 个 野生 哲 罗 鱼 
群体 的 遗传 多 样 性 和 遗传 结构 ， 显 示 了 当前 黑龙 江 
流域 和 乌 苏 里 江 流域 哲 罗 鱼 群 体 遗传 现状 。 这 表明 
哲 罗 鱼 较 低 的 野生 资源 量 致 使 哲 罗 鱼 群 体内 近 交 
现象 严重 ,导致 其 遗传 多 样 性 水 平 有 降低 的 风险 ， 
各 群体 经 历 遗 传 瓶 颈 的 风险 增 大 。 由 于 各 群体 间 基 
因 交 流 较 少 , 在 对 哲 罗 鱼 种 质 资源 进行 保护 时 ， 
不 仅仅 要 通过 设立 保护 区 和 人 工 放流 等 方式 增加 
然 群体 数量 ， 同 时 更 需要 人 为 地 增加 群体 间 的 
基因 交流 ， 避免 种 群 遗传 多 样 性 的 下 降 和 消减 群 
本 内 部 的 近 交 压力 ， 以 期 能 全 面 的 保护 和 恢复 哲 
罗 鱼 野生 资源 。 
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